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Die meisten Beschreibungen loboser Amöben (Lobosa) orientieren sich in erster Linie an 
der Lokomotionsform und der Beschaffenheit der Pseudopodien sowie der Cystenmorpho-
logie bei den meisten Gymnamoebia. Infolge der mangelnden Eindeutigkeit solcher Merk-
male und fehlender Kriterien für deren Gewichtung ist es bislang nicht gelungen, ein Kon-
zept zur Phylogenie dieser Organismen zu erarbeiten. Anhand molekularer Merkmale ist 
die Stammesgeschichte dieser Gruppe bislang ebenfalls nur unzureichend untersucht. 
Die vorgestellte Arbeit präsentiert einen Versuch, die phylogenetischen Beziehungen 
der Lobosa mit Hilfe eines molekularen Markers zu rekonstruieren. In den bestehenden 
18S rRNA Datensatz konnten 7 weitere Sequenzen loboser Amöben (ein Vertreter der 
Testacealobosia, 6 Gymnamoebia-Vertreter) eingefügt werden. Die ribosomalen Sequen-
zen der Lobosa weisen große Schwankungen in Länge und G/C-Gehalt auf und zeigen 
deutliche Unterschiede in den Evolutionsgeschwindigkeiten. Für Stammbaum-
Rekonstruktionen konnten daher nur die konservierten Regionen des Gens verwendet 
werden. Die variablen Bereiche haben – obwohl hier eine Gruppe nah verwandter Orga-
nismen bearbeitet wurde – keine phylogenetische Aussagekraft. 
Die umfassenden Analysen konnten die Kenntnis über Phylogenie und Evolution der 
Lobosa ergänzen: phylogenetische Zusammengänge werden erkennbar, je mehr der Da-
tensatz komplettiert wird. Allerdings ist die 18S rRNA aufgrund der unterschiedlichen Evo-
lutionsgeschwindigkeiten nicht geeignet, die Phylogenie aller Amoebozoa (Lobosa und 
Conosa), bzw. Lobosa, zu erforschen: dieser molekulare Marker gestattet jeweils nur Re-
konstruktionen in einzelnen eng gefassten Gruppen dieser Taxa. Im Gegensatz dazu zeigt 
die 18S rRNA innerhalb der Familie Amoebidae zu wenige auswertbare Merkmale, um de-
ren phylogenetischen Beziehungen untereinander aufzulösen. 
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